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　 　 摘要:　 Ｄｏｆ 转录因子在植物的生长发育和非生物胁迫响应中起重要的调控作用ꎮ 在本研究中ꎬ总共 ２４ 个小

桐子 Ｄｏｆ 基因被鉴定ꎮ 保守域分析结果表明ꎬ小桐子 Ｄｏｆ 蛋白的结构域均含有 ＣＸ２ＣＸ２１ＣＸ２Ｃ 基序ꎮ 染色体定位分

析结果表明ꎬ ２３ 个 Ｄｏｆ 基因不均匀地分布在 ９ 个连锁群(ＬＧｓ)上ꎮ 系统发育树表明ꎬ２４ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白被分成 ９
个组ꎮ 在这 ２４ 个 Ｄｏｆ 基因中ꎬ大多数在被检测的组织中显示出差异表达ꎻ１４ 个 Ｄｏｆ 基因的表达在至少 １ 个胁迫(干
旱或盐胁迫)条件下显示出增加或者降低ꎮ 在这 １４ 个差异表达 Ｄｏｆ 基因中ꎬ８ 个 Ｄｏｆ 基因(ＪｃＤｏｆ４、 ＪｃＤｏｆ８、 Ｊｃｄｏｆ９、
Ｊｃｄｏｆ１０、 Ｊｃｄｏｆ１１、 Ｊｃｄｏｆ２１ Ｊｃｄｏｆ２２、 Ｊｃｄｏｆ２４)在至少 １ 个处理时间点表现出对干旱和盐胁迫响应ꎬ２ 个基因(ＪｃＤｏｆ２、
ＪｃＤｏｆ２３)仅对盐胁迫响应ꎬ４ 个基因(ＪｃＤｏｆ３、 ＪｃＤｏｆ５、 ＪｃＤｏｆ１７、 ＪｃＤｏｆ２０)仅对干旱胁迫响应ꎮ 该结果将为进一步研

究 Ｄｏｆ 基因在调控小桐子生长发育和非生物胁迫响应中的作用提供一些有价值的信息ꎮ
关键词:　 小桐子ꎻ Ｄｏｆ 基因ꎻ 转录因子ꎻ 表达模式
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(１.Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ Ｚｈｏｕｋｏｕ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｚｈｏｕｋｏｕ ４６６００１ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２.Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｊｏｕｒｎａｌｉｓｍ ａｎｄ Ｃｏｍｍｕ￣
ｎｉｃａｔｉｏｎꎬ Ｚｈｏｕｋｏｕ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｚｈｏｕｋｏｕ ４６６００１ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ３.Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ａｇｒｏｎｏｍｙꎬ Ｚｈｏｕｋｏｕ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｚｈｏｕｋｏｕ ４６６００１ꎬ
Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｔｈｅ Ｄｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｐｌａｙ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｒｏｌｅ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ａｂｉｏｔ￣
ｉｃ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ ２４ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ Ｄｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｃｏｎｔａｉｎｅｄ ＣＸ２ＣＸ２１ＣＸ２Ｃ ｍｏｔｉｆ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｕｇｇｅｓ￣
ｔｅｄ ｔｈａｔ ２３ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｕｎｅｖｅｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｏｎ ｎｉｎｅ ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ (ＬＧｓ) ｏｆ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ

ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ２４ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ Ｄｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｗｅｒｅ
ｃｌｕｓｔｅｒｅｄ ｉｎｔｏ ｎｉｎｅ ｇｒｏｕｐｓ. Ｍｏｓｔ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ２４ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ
ｓｈｏｗｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅｓｅ ｔｅｓｔｅｄ ｔｉｓｓｕｅｓ. Ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ １４ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｏｒ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｕｎｄｅｒ ａｔ
ｌｅａｓｔ ｏｎｅ ｓｔｒｅｓｓ (ｄｒｏｕｇｈｔ ｏｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ) . Ｏｕｔ ｏｆ ｔｈｅｓｅ １４
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓꎬ ｅｉｇｈｔ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ( ＪｃＤｏｆ４ꎬ
ＪｃＤｏｆ８ꎬ Ｊｃｄｏｆ９ꎬ Ｊｃｄｏｆ１０ꎬ Ｊｃｄｏｆ１１ꎬ Ｊｃｄｏｆ２１ Ｊｃｄｏｆ２２ꎬ
Ｊｃｄｏｆ２４) ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｂｏｔｈ ｄｒｏｕｇｈｔ
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ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ａｔ ｌｅａｓｔ ｏｎｅ ｔｉｍｅ ｐｏｉｎｔꎬ ｔｗｏ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ (ＪｃＤｏｆ２ꎬ ＪｃＤｏｆ２３) ｏｎｌｙ ｒｅｓｐｏｎｄｅｄ ｔｏ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓꎬ ａｎｄ ｆｏｕｒ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ
(ＪｃＤｏｆ３ꎬ ＪｃＤｏｆ５ꎬ ＪｃＤｏｆ１７ꎬ ＪｃＤｏｆ２０) ｏｎｌｙ ｒｅｓｐｏｎｄｅｄ ｔｏ ｄｒｏｕｇｈｔ ｓｔｒｅｓｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ｓｏｍｅ ｖａｌｕａｂｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｒｏｌｅｓ ｏｆ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ’ｓ ｇｒｏｗｔｈꎬ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ａｎｄ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ (Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ Ｌ.)ꎻ Ｄｏｆ ｇｅｎｅꎻ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎻ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ

　 　 土壤干旱、盐碱已成为制约中国农作物生长发

育的瓶颈[１￣５]ꎬ直接关系到中国的国家安全和国民经

济可持续发展ꎬ解决这一问题的重要途径就是大力

加强耐逆性相关基因的挖掘及在分子育种中的开发

利用研究[６]ꎮ 其中ꎬ分子育种以其年限短、效率高

和目的性强等特点受到作物育种学家的高度青睐ꎬ
是未来作物育种的主要手段ꎮ 小桐子ꎬ又名小油桐、
麻疯树(Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ Ｌ.)ꎬ是大戟科麻疯树属的多

年生落叶灌木 /小乔木ꎬ具有耐土壤瘠薄、耐盐特别

是耐干旱的特性ꎮ 因此从具有耐受干旱、贫瘠、盐等

特性的小桐子中挖掘耐干旱、耐盐等高效利用的基

因资源ꎬ并申请基因专利保护ꎬ对农作物耐逆品种培

育具有重要的农业价值和应用意义ꎮ
Ｄｏｆ 蛋白是植物特有的一类转录因子ꎬ其名称

源于靠近 Ｎ 末端的一段由 ５０ 个氨基酸组成的高度

保守的 Ｃ２ Ｃ２ 锌指 ＤＮＡ 结构域 (命名为 Ｄｏｆ 结构

域)ꎬ该结构域通过结合下游靶基因启动子区 Ｔ /
ＡＡＡＡＧ 基序ꎬ直接激活这些基因的表达ꎬ在植物的

生长发育、生物及非生物胁迫响应中起重要的调控

作用[７￣１０]ꎮ 相反ꎬＤｏｆ 蛋白的 Ｃ 末端是非常多变的ꎬ
该区域包含蛋白质￣蛋白质相互作用域和调控基

序[７￣８]ꎬ如位于拟南芥 ＡｔＤＯＦ４.２ 和 ＡｔＤＯＦ４.４ 蛋白 Ｃ
末端的 Ｔｈｒ￣Ｍｅｔ￣Ａｓｐ 基序ꎬ该基序主要负责 ＡｔＤＯＦ４.
２ 和 ＡｔＤＯＦ４.４ 蛋白的转录激活能力[１１]ꎮ 根据 Ｄｏｆ
蛋白全长氨基酸序列的相似性和拓扑结构特征ꎬ拟
南芥 Ｄｏｆ 基因家族成员被分成 ９ 个组ꎬ即 Ａ、Ｂ１、Ｂ２、
Ｃ１、Ｃ２.１、Ｃ２.２、Ｃ３、Ｄ１ 和 Ｄ２[１２]ꎮ 近年来ꎬ研究者们

对植物尤其是拟南芥和番茄的研究结果表明ꎬＤｏｆ
转录因子对植物的生长发育、初生和次生物质代谢、
种子成熟和萌发、抗逆性、植物激素信号转导等有重

要的调控作用[１３]ꎬ如番茄 Ｄｏｆ 转录因子 ＳｌＣＤＦ１ 和

ＳｌＣＤＦ３ 通 过 直 接 激 活 胁 迫 响 应 基 因 ＣＯＲ１５、
ＲＤ２９Ａ、ＲＤ１０ 的表达ꎬ增加了转基因拟南芥对干旱

和盐胁迫的抗性[１４]ꎻ拟南芥 Ｄｏｆ 家族基因 ＣＤＦ３ 是

一个正调控因子ꎬ过表达 ＣＤＦ３ 基因推迟了拟南芥

的开花时间ꎬ增加了拟南芥对干旱和冷胁迫的抗

性[１５]ꎻＣｈＩＰ 分析显示ꎬＡｔＤＯＦ５.４ / ＯＢＰ４ 通过直接抑

制下游基因 ＣｙｃｌｉｎＢ１ꎻ１、ＣＤＫＢ１ꎻ１ 和 ＸＴＨ 的表达ꎬ
负调控细胞周期进程和细胞生长[１６]ꎻＡｔＤＯＦ４.２ 通

过直接激活细胞壁松弛因子 ＡｔＥＸＰＡ９ 的表达ꎬ正调

控种子表皮的发育[１１]ꎮ 这些研究结果表明ꎬＤｏｆ 转
录因子主要通过调控下游基因的表达ꎬ从而影响植

物的生长发育进程ꎮ 目前ꎬ随着全基因组学和转录

组学测序技术的发展ꎬ许多物种 Ｄｏｆ 转录因子已经

被鉴定和全基因组分析ꎬ如拟南芥[１２]、水稻[１２]、大
白菜[１７]、辣椒[８]、番茄[１８] 等ꎮ 值得注意的是ꎬ关于

Ｄｏｆ 蛋白的克隆和功能研究主要集中在拟南芥、番
茄、水稻等模式植物中[１３￣１６]ꎬ然而ꎬ在大戟科物种中

尤其在小桐子中鲜有报道ꎮ
目前ꎬ对大戟科物种 Ｄｏｆ 家族基因的组织特异

性及非生物胁迫条件下的表达模式和功能的研究尚

未见报道ꎬ因此ꎬ进行小桐子 Ｄｏｆ 转录因子家族成员

的鉴定、表达模式和全基因组详细分析尤为必要ꎬ且
亟需进行ꎮ 基于小桐子全基因组测序和不同条件下

的表达谱分析结果ꎬ筛选并鉴定出小桐子 Ｄｏｆ 基因

家族成员ꎬ利用生物信息学和转录组学技术ꎬ全面分

析了小桐子 Ｄｏｆ 家族成员的保守域、系统发育树、保
守基序、染色体定位ꎬ组织特异性表达及非生物胁迫

条件下表达模式ꎮ 该研究结果为进一步研究 Ｄｏｆ 基
因在小桐子生长发育和非生物胁迫响应中的潜在功

能提供良好的理论基础和依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 植物材料与胁迫处理

小桐子种子来源于中国贵州省ꎬ并种植于中国

广东省广州市中国科学院华南植物园实验基地ꎮ 小

桐子干旱、盐胁迫处理方法参考 Ｔａｎｇ 等[１９] 进行ꎬ胁
迫处理后ꎬ选取根进行转录组测序及 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分

析[２０￣２１]ꎬ并选取正常生长条件下的根、茎、叶和授粉

后 １４ ｄ 和 ３５ ｄ 的种子用于组织特异性表达分

析[１９ꎬ２２]ꎬ锡箔纸包裹后立即放入－８０ ℃超低温冰箱

保存待用ꎮ
１.２　 ＲＮＡ 提取

采用美基生物(Ｍａｇｅｎꎬ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｍａｇｅｎｔｅｃ.
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ｃｏｍ.ｃｎ / )植物 ＲＮＡ 提取试剂盒(货号 Ｒ４１５２￣０２)进
行小桐子各组织 ＲＮＡ 提取ꎬ具体的操作方法参考试

剂盒说明书中难提抽植物组织总 ＲＮＡ 小量抽提进

行ꎮ 采用 ＴａＫａＲａ 公司 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｔａｋａｒａｂｉｏｍｅｄ.
ｃｏｍ.ｃｎ / )逆转录试剂盒(货号 ６２１０Ａ)进行第一链

ｃＤＮＡ 合成ꎬ具体操作方法参考试剂盒说明书进行ꎮ
１.３　 小桐子 Ｄｏｆ 基因鉴定

采用已经鉴定的拟南芥和水稻 Ｄｏｆ 基因家族所

有成员作为寻找序列ꎬ通过 ＮＣＢＩ 小桐子基因组数

据库进行 ＢＬＡＳＴ 同源序列比对ꎬ筛选并鉴定出小桐

子 Ｄｏｆ 基因ꎮ 并通过 ＳＭＡＲＴ ( ｈｔｔｐ: / / ｓｍａｒｔ. ｅｍｂｌ￣
ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇ. ｄｅ / ) 和 Ｐｆａｍ ( ｈｔｔｐ: / / ｐｆａｍ. ｓａｎｇｅｒ. ａｃ.
ｃｋ / )蛋白结构域分析程序对所鉴定出的小桐子 Ｄｏｆ
蛋白进行检测和确认ꎮ 通过 ＥｘＰＡＳｙ 网站 (ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｅｂ.ｅｘｐａｓｙ.ｏｒｇ / ｐｒｏｔｐａｒａｍ / )对小桐子 Ｄｏｆ 蛋白的理

化性质如分子量、等电点、氨基酸的数目进行分析ꎮ
１.４　 小桐子 Ｄｏｆ 蛋白系统发育树、保守域和保守基

序分析

　 　 拟南芥 Ｄｏｆ 家族蛋白从拟南芥信息资源数据库

(ＴＡＩＲꎬｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ.ｏｒｇ / )下载获得ꎬ水稻

Ｄｏｆ 转录因子来源于 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ 网站 (ｈｔｔｐｓ: / / ｐｈｙ￣
ｔｏｚｏｍｅ.ｊｇｉ.ｄｏｅ.ｇｏｖ / ｐｚ / ｐｏｒｔａｌ.ｈｔｍｌ)ꎮ ＣｌｕｓｔａｌＸ 被用来

进行 Ｄｏｆ 蛋白多序列比对分析[２３]ꎮ 通过 ＭＥＧＡ５ 软

件邻位算法 (Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ＪｏｉｎｉｎｇꎬＮＪ) 进行拟南芥、水
稻和小桐子 Ｄｏｆ 蛋白系统发育树的构建(参数如下:
ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 复制次数为１ ０００ꎻ空白 /缺失数据处理是

完全删除) [２４]ꎮ 通过 ＤＮＡＭＡＮ６. ０ 软件对小桐子

Ｄｏｆ 蛋白保守域进行分析ꎮ 通过 ＭＥＭＥ ４.１２.０ 版本

(ｈｔｔｐ: / / ｍｅｍｅｓｕｉｔｅ.ｏｒｇ / ｔｏｏｌｓ / ｍｅｍｅ)对小桐子 Ｄｏｆ 蛋
白保守基序进行分析(参数如下:基序数目设置为

１４ꎬ基序宽度设置为 ６~２００)ꎮ
１.５　 小桐子 Ｄｏｆ 基因染色体定位分析

根据已经报道的小桐子全基因组测序和连锁图

谱结果[２５￣２６]ꎬ对小桐子 Ｄｏｆ 基因进行染色体精确定

位ꎬ并通过 ＭａｐＣｈａｒｔ 作图软件进行作图分析ꎮ
１.６ 　 小桐子 Ｄｏｆ 基因表达谱分析和 ｑＲＴ￣ＰＣＲ
验证

　 　 小桐子 Ｄｏｆ 基因表达谱测序和 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证

的方法参考 Ｔａｎｇ 等[１９]的方法进行ꎬ根、茎和叶组织

特异性数据参考文献[２０]和[２１]ꎬ小桐子干旱数据

在 ＮＣＢＩ 利用号 ＰＲＪＮＡ２５７９０１ꎬ盐胁迫转录组测序

数据在 ＮＣＢＩ 利用号 ＰＲＪＮＡ２４４８９６ꎬ种子不同发育

时期(其中种子发育早期是授粉后 １５ ｄꎬ种子发育

后期是授粉后 ３５ ｄ ) 的表达谱数据来源于 Ｊｉａｎｇ
等[２２]ꎮ 引物见表 １ꎮ

表 １　 定量 ＰＣＲ 引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｑＲＴ￣ＰＣＲ

基因　 　 　 　 　 　 　 　 正向引物 (５′→３′) 反向引物 (５′→３′)

ＪｃＤｏｆ４ ＧＣＣＧＴＧＧＴＧＧＴＣＴＴＧＧＴＧ ＣＴＧＡＧＴＴＧＴＴＣＴＴＣＣＴＡＣＧＣＴＴＧ

ＪｃＤｏｆ１０ ＡＴＧＡＣＣＣＡＡＣＴＧＡＡＧＣＴＧＣＡ ＣＧＡＧＡＣＡＡＧＧＣＡＧＣＡＧＧＧ

ＪｃＤｏｆ１３ ＧＧＴＴＧＣＴＣＧＴＣＴＣＣＡＴＣＡＴＣ ＴＡＡＡＧＣＣＴＣＡＴＴＴＧＧＧＴＣＡＴＣ

ＪｃＤｏｆ２０ ＴＧＧＡＣＡＡＣＡＣＴＴＧＧＧＡＴＴＡＡＡＡＧ ＡＣＡＡＧＧＣＡＧＣＡＧＧＡＴＴＧＧＣ

ＪｃＤｏｆ２１ ＣＣＴＣＡＡＣＣＧＴＣＴＴＣＴＣＣＡＡＡ ＧＣＴＴＣＴＣＣＡＧＧＧＴＣＡＴＣＡＡＴ

ＪｃＡｃｔｉｏｎ (ＪＱ８０６３３１) ＴＡＡＴＧＧＴＣＣＣＴＣＴＧＧＡＴＧＴＧ ＡＧＡＡＡＡＧＡＡＡＡＧＡＡＡＡＡＡＧＣＡＧＣ

２　 结果与分析

２.１　 小桐子 Ｄｏｆ 基因的鉴定

利用已经鉴定的拟南芥和水稻 Ｄｏｆ 基因家族

所有成员ꎬ通过 ＮＣＢＩ 小桐子基因组数据库进行

ＢＬＡＳＴ 比对寻找ꎬ共鉴定出 ２４ 个小桐子 Ｄｏｆ 转录

因子ꎮ 为了更好地区分小桐子 Ｄｏｆ 转录因子ꎬ基于

Ｄｏｆ 基因在染色体上的定位(从上到下)ꎬ小桐子

Ｄｏｆ 基因被暂时命名为 ＪｃＤｏｆ１ ~ ＪｃＤｏｆ２４ꎮ 通过 Ｅｘ￣
ＰＡＳｙ 网站对 Ｄｏｆ 蛋白的理化性质进行分析ꎬ结果

表明ꎬＤｏｆ 基因开放阅读框的长度从 ４８３ ｂｐ ( ＪｃＤ￣
ｏｆ４ꎬＮＣＢＩ 基因 ＩＤ 为 ＪＣＧＺ ＿ ２１５６５) 到 １ ５６９ ｂｐ
(ＪｃＤｏｆ１６ꎬＮＣＢＩ 基因 ＩＤ 为 ＪＣＧＺ＿１２３１８)ꎬ对应的

编码氨基酸的长度从 １６０ 至 ５２５ꎬ蛋白质分子量的

大小从１８ ２００至５６ ５００(表 ２)ꎮ 此外ꎬ通过 ＤＮＡ￣
ＭＡＮ５.０ 软件进一步对 ２４ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白的结
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构域进行分析ꎬ结果表明ꎬ小桐子 Ｄｏｆ 蛋白的结构

域是高度保守的ꎬ且所有 Ｄｏｆ 蛋白的结构域均含有

ＣＸ２ＣＸ２１ＣＸ２ Ｃ 基序ꎬ进而构成 Ｃ２￣Ｃ２ 单锌指结构

(图 １)ꎬ该结果进一步证明了我们所鉴定的蛋白

为 Ｄｏｆ 家族的成员ꎮ

表 ２　 小桐子 Ｄｏｆ 基因

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ

基因 基因号 染色体 组别
ＯＲＦ 长度

(ｂｐ)
编码的蛋白质

大小(ｎｔ) 等电点 分子量(×１０３)

ＪｃＤｏｆ１ ＪＣＧＺ＿０５６８９ ＬＧ２ Ｂ１ １ ２６０ ３１５ ９.２３ ３３.９

ＪｃＤｏｆ２ ＪＣＧＺ＿０５５８９ ＬＧ２ Ｃ１ ８７３ ２９０ ６.６５ ３２.４

ＪｃＤｏｆ３ ＪＣＧＺ＿２４８０１ ＬＧ２ Ａ ７５０ ２４９ ８.２６ ２６.５

ＪｃＤｏｆ４ ＪＣＧＺ＿２１５６５ ＬＧ３ Ｄ１ ４８３ １６０ ９.４０ １８.２

ＪｃＤｏｆ５ ＪＣＧＺ＿２１４５９ ＬＧ３ Ｂ２ １ ０９８ ３６５ ８.７２ ４０.０

ＪｃＤｏｆ６ ＪＣＧＺ＿２１４５８ ＬＧ３ Ｃ１ ９６６ ３２１ ９.４２ ３４.９

ＪｃＤｏｆ７ ＪＣＧＺ＿２１４０５ ＬＧ３ Ｂ２ ８５２ ２８３ ８.８７ ３１.２

ＪｃＤｏｆ８ ＪＣＧＺ＿０４３３７ ＬＧ４ Ｄ２ ７３８ ２４５ ８.５２ ２５.９

ＪｃＤｏｆ９ ＪＣＧＺ＿１１４７２ ＬＧ５ Ｃ１ ９３９ ３１２ ６.７５ ３５.０

ＪｃＤｏｆ１０ ＪＣＧＺ＿１１６３８ ＬＧ５ Ｄ１ １ ４１６ ４７１ ６.６１ ５１.５

ＪｃＤｏｆ１１ ＪＣＧＺ＿１１７６６ ＬＧ５ Ａ １ ００５ ３３４ ６.８６ ３６.５

ＪｃＤｏｆ１２ ＪＣＧＺ＿０９０５６ ＬＧ６ Ｂ１ １ ０６２ ３５３ ９.１４ ３６.６

ＪｃＤｏｆ１３ ＪＣＧＺ＿０２６５６ ＬＧ６ Ｄ１ １ ４９４ ４９７ ７.７８ ５３.６

ＪｃＤｏｆ１４ ＪＣＧＺ＿１８７３４ ＬＧ７ Ｂ２ １ ０２９ ３４３ ８.９７ ３６.７

ＪｃＤｏｆ１５ ＪＣＧＺ＿１２３１９ ＬＧ７ Ｄ２ ６４５ ２１４ ７.６５ ２１.６

ＪｃＤｏｆ１６ ＪＣＧＺ＿１２３１８ ＬＧ７ Ｄ２ １ ５６９ ５２５ ８.４９ ５６.５

ＪｃＤｏｆ１７ ＪＣＧＺ＿１２３１６ ＬＧ７ Ｄ２ ７４１ ２４６ ８.７２ ２５.１

ＪｃＤｏｆ１８ ＪＣＧＺ＿１２３３５ ＬＧ７ Ｅ ９８１ ３２６ ９.０８ ３４.９

ＪｃＤｏｆ１９ ＪＣＧＺ＿１４２３１ ＬＧ８ Ｃ２.１ ８６４ ２８７ ８.８７ ３１.３

ＪｃＤｏｆ２０ ＪＣＧＺ＿１５６１９ ＬＧ８ Ｄ１ １ ３９８ ４６５ ６.８０ ５１.１

ＪｃＤｏｆ２１ ＪＣＧＺ＿１９８５９ ＬＧ９ Ｄ１ １ ５５７ ５１８ ５.８８ ５５.７

ＪｃＤｏｆ２２ ＪＣＧＺ＿２０３９８ ＬＧ９ Ｃ２.１ ９０９ ３０２ ８.６９ ３２.８

ＪｃＤｏｆ２３ ＪＣＧＺ＿０１４６７ ＬＧ１０ Ｂ１ １ ０１７ ３３８ ９.１９ ３５.７

ＪｃＤｏｆ２４ ＪＣＧＺ＿２５２１７ 无 Ｃ２.２ ８６４ ２８７ ４.６５ ３２.８

２.２　 小桐子、水稻、拟南芥 Ｄｏｆ 家族蛋白系统发育

树

　 　 为了研究小桐子 Ｄｏｆ 蛋白与已经鉴定的拟南芥

和水稻 Ｄｏｆ 蛋白之间的系统发育关系ꎬ基于小桐子、
拟南芥和水稻 Ｄｏｆ 蛋白全长氨基酸序列相似性和拓

扑结构特征ꎬ一个无根 ＮＪ 系统发育树被构建(图 ２)ꎮ
依据 Ｌｉｊａｖｅｔｚｋｙ 等[６] 对拟南芥 Ｄｏｆ 蛋白的分类方法ꎬ
系统发育树将 ２３ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白、２２ 个水稻 Ｄｏｆ
蛋白、３６ 个拟南芥 Ｄｏｆ 蛋白分为 ９ 个组ꎬ即 ＡꎬＢ１ꎬＢ２ꎬ

Ｃ１ꎬＣ２.１ꎬＣ２.２ꎬＣ３ꎬＤ１ 和 Ｄ２(图 ２)ꎮ 其中ꎬ在这 ８１ 个

Ｄｏｆ 蛋白中ꎬ７ 个 Ｄｏｆ 蛋白被分到 Ａ 组(包含 ２ 个小桐

子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ１２ 个 Ｄｏｆ 蛋白被分到 Ｂ１ 组(包含 ３ 个

小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ７ 个 Ｄｏｆ 蛋白被分到 Ｂ２ 组(包含 ３
个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ８ 个 Ｄｏｆ 蛋白被分到 Ｃ 组(包含

３ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ９ 个 Ｄｏｆ 蛋白被分到 Ｃ２.１ 组

(包含 ２ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ５ 个 Ｄｏｆ 蛋白被分到

Ｃ２.２组(包含 １ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ５ 个 Ｄｏｆ 蛋白被

分到 Ｃ３ 组(包含 ０ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ１７ 个 Ｄｏｆ 蛋
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图 １　 小桐子 Ｄｏｆ 蛋白 Ｄｏｆ 保守结构域分析

Ｆｉｇ.１　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｄｏｆ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｄｏｍａｉｎ ｉｎ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ Ｄｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

白被分到 Ｄ１ 组(包含 ５ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎬ１１ 个

Ｄｏｆ 蛋白被分到 Ｄ２ 组(包含 ４ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白)ꎮ
此外ꎬ系统发育树显示ꎬ８ 个水稻 Ｄｏｆ 蛋白和 １ 个小桐

子 Ｄｏｆ 蛋白 (ＪｃＤｏｆ１８) 形成了一个独立的分支ꎬ该独

立的分支被命名为 Ｅ 组(图 ２)ꎮ
２.３　 小桐子 Ｄｏｆ 蛋白保守基序

通过 ＭＥＭＥ 对小桐子 Ｄｏｆ 蛋白保守基序进行

了详细的分析ꎮ 结果表明ꎬ１４ 个独立的保守基序

被鉴定ꎬ命名为基序 １ ~ １４ꎬ其中基序 １ 为 Ｃ２￣Ｃ２单

锌指结构ꎬ存在于所有的小桐子 Ｄｏｆ 蛋白中 (图

３)ꎮ 正如已经报道的拟南芥、水稻、胡椒和菊花相

同组的 Ｄｏｆ 蛋白的保守基序一样[８ꎬ１２ꎬ１７] ꎬ小桐子同

一组的 Ｄｏｆ 蛋白保守基序的氨基酸序列也是高度

保守的(图 ３)ꎬ该结果进一步支持了系统发育树

中小桐子 Ｄｏｆ 蛋白的分组ꎮ 该结果也表明ꎬ在相同

组中含有相同保守基序的 Ｄｏｆ 蛋白也许具有相似

的功能ꎮ 但是ꎬ由于这些基序在 ＳＭＡＲＴ 和 Ｐｆａｍ
保守基序数据库缺少同源性序列ꎬ所以大多数 Ｄｏｆ
蛋白保守基序的功能是未知的ꎬ具体的功能还需

要进一步的检测ꎮ

２.４　 小桐子 Ｄｏｆ 基因染色体定位

基于小桐子全基因组测序和连锁图分析结

果[２５]ꎬ小桐子 ２３ 个 Ｄｏｆ 基因不均匀地分布在不同

的染色体上(ＪｃＤｏｆ２４ 除外)ꎬ然而没有 Ｄｏｆ 基因定位

于 １ 号染色体(ＬＧ１)和 １１ 号染色体(ＬＧ１１)(图 ４)ꎮ
在剩下的 ９ 个连锁图(ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐｓꎬＬＧ)中ꎬ３ 个小

桐子 Ｄｏｆ 基因分布于 ＬＧ２ꎬ４ 个小桐子 Ｄｏｆ 基因分布

于 ＬＧ３ꎬ１ 个小桐子 Ｄｏｆ 基因分布于 ＬＧ４ꎬ３ 个小桐

子 Ｄｏｆ 基因分布于 ＬＧ５ꎬ２ 个小桐子 Ｄｏｆ 基因分布于

ＬＧ６ꎬ５ 个小桐子 Ｄｏｆ 基因分布于 ＬＧ７ꎬ２ 个小桐子

Ｄｏｆ 基因分布于 ＬＧ８ꎬ２ 个小桐子 Ｄｏｆ 基因分布于

ＬＧ９ꎬ１ 个小桐子 Ｄｏｆ 基因分布于 ＬＧ１０ꎮ 此外ꎬ连锁

图显示ꎬ大部分小桐子 Ｄｏｆ 基因分布于连锁图的中

部和下部区域(图 ４)ꎮ Ｃａｎｎｏｎ 等[２６] 把串联重复定

义为重复序列之间的距离小于 ５０ ｋｂ 或者被 ３ 个异

源基因隔离开ꎬ该序列的重复就称为串联重复(Ｔａｎ￣
ｄｅｍ ｄｕｐｌｉｃａｔｅｓꎬＴ)ꎮ 小桐子 Ｄｏｆ 基因连锁图分析结

果表明ꎬ小桐子 Ｄｏｆ 转录因子也存在串联重复ꎬ即
Ｔ１ (ＪｃＤｏｆ５ 和 ＪｃＤｏｆ６)ꎬＴ２ (ＪｃＤｏｆ１０ 和 ＪｃＤｏｆ１１)ꎬＴ３
(ＪｃＤｏｆ１５ 和 ＪｃＤｏｆ１６)(图 ４)ꎮ
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图 ２　 拟南芥、水稻和小桐子 Ｄｏｆ 蛋白系统发育树分析

Ｆｉｇ.２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓꎬ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ Ｄｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ

２.５　 小桐子 Ｄｏｆ 基因组织特异性表达

为了更好地研究 Ｄｏｆ 基因在小桐子生长发育

中的作用ꎬ基于小桐子各组织表达谱数据[１９￣２２] ꎬ我
们分析了小桐子 Ｄｏｆ 基因在根、茎皮层、叶、种子中

的表达模式(图 ５)ꎮ 结果表明ꎬＤｏｆ１５ 和 Ｄｏｆ１６ 基

因在所有被检测的组织中都没有探测到表达ꎬ
Ｄｏｆ１４ 基因在根中没有检测到表达ꎬＤｏｆ１２ 基因在

根、叶中没有检测到表达ꎬＤｏｆ１８ 在叶中没有检测

到表达ꎮ 此外ꎬ在这 ２４ 个基因中ꎬ３ 个 Ｄｏｆ 基因

(ＪｃＤｏｆ４、ＪｃＤｏｆ８、 ＪｃＤｏｆ１９) 在根中表达最高ꎬ１ 个

Ｄｏｆ 基因 (ＪｃＤｏｆ７) 在茎皮层中表达最高ꎬ５ 个 Ｄｏｆ
基因 ( ＪｃＤｏｆ２、 ＪｃＤｏｆ３、 ＪｃＤｏｆ９、 ＪｃＤｏｆ１３、 ＪｃＤｏｆ１４)
在种 子 中 表 达 最 高ꎬ １１ 个 Ｄｏｆ 基 因 ( ＪｃＤｏｆ１、

ＪｃＤｏｆ５、 ＪｃＤｏｆ６、 ＪｃＤｏｆ１０、 ＪｃＤｏｆ１１、 ＪｃＤｏｆ１７、
ＪｃＤｏｆ２０、 ＪｃＤｏｆ２１、 ＪｃＤｏｆ２２、 ＪｃＤｏｆ２３、 ＪｃＤｏｆ２４) 在

被检测的各组织中显示组成型表达ꎮ
　 　 前人研究结果表明ꎬＤｏｆ 基因在种子的萌发和

成熟过程中起关键的调控作用[１１￣１３]ꎮ 为了初步探

索 Ｄｏｆ 基因在小桐子种子发育中的功能ꎬ基于小桐

子种子不同发育时期表达谱数据[１９ꎬ２２]ꎬ我们进一步

检测了 Ｄｏｆ 基因在种子不同发育时期的表达模式

(图 ５)ꎬ６ 个基因(ＪｃＤｏｆ３、ＪｃＤｏｆ５、 ＪｃＤｏｆ１１、 ＪｃＤｏｆ１９、
ＪｃＤｏｆ２２、 ＪｃＤｏｆ２３)在种子发育早期(种子 １)的表达

显著高于在种子发育后期的表达(种子 ２)ꎬ然而ꎬ２
个基因(ＪｃＤｏｆ１０、ＪｃＤｏｆ１４)在种子 ２ 中的表达显著高

于在种子 １ 中的表达ꎮ
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图 ３　 小桐子 Ｄｏｆ 蛋白保守基序分析

Ｆｉｇ.３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ｏｆ Ｄｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｉｎ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ

Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３:串联重复ꎮ
图 ４　 Ｄｏｆ 基因在小桐子染色体上的定位

Ｆｉｇ.４　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｏｎ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ
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种子 １:种子发育早期ꎻ种子 ２:种子发育后期ꎮ
图 ５　 小桐子 Ｄｏｆ 基因在不同组织中的表达模式分析

Ｆｉｇ.５　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｓｓｕｅｓ

２.６　 小桐子 Ｄｏｆ 基因非生物胁迫表达

近几年ꎬ越来越多的研究结果表明ꎬＤｏｆ 转录因

子参与植物对非生物胁迫如干旱、盐胁迫等响应的调

控[１３￣１５]ꎮ 基于小桐子非生物胁迫下的表达谱数

据[２０￣２１]ꎬ我们进一步分析了小桐子 Ｄｏｆ 基因在干旱胁

迫 ２ ｄ、 ４ ｄ、 ７ ｄ 和盐胁迫 ２ ｈ、２ ｄ、４ ｄ 的根中的表达

模式(图 ６)ꎮ 结果表明ꎬ在干旱或盐胁迫下ꎬ１４ 个小

桐子 Ｄｏｆ 基因的表达显示出增加或者降低ꎮ 在这 １４
个差异表达的小桐子 Ｄｏｆ 基因中ꎬ８ 个 Ｄｏｆ 基因

(ＪｃＤｏｆ４、 ＪｃＤｏｆ８、 ＪｃＤｏｆ９、 ＪｃＤｏｆ１０、 ＪｃＤｏｆ１１、 ＪｃＤｏｆ２１、
ＪｃＤｏｆ２２、 ＪｃＤｏｆ２４)在至少一个处理时间点表现出对

干旱和盐胁迫响应ꎬ２ 个基因(ＪｃＤｏｆ２、 ＪｃＤｏｆ２３)仅仅

对盐胁迫响应ꎬ４ 个基因(ＪｃＤｏｆ３、 ＪｃＤｏｆ５、 ＪｃＤｏｆ１７、
ＪｃＤｏｆ２０)仅仅对干旱胁迫响应ꎮ

为了证明从表达谱数据获得的小桐子 Ｄｏｆ 基因表

达模式的可靠性ꎬ我们进一步挑选了组 Ｄ１ 的 ５ 个 Ｄｏｆ
基因(ＪｃＤｏｆ４、 ＪｃＤｏｆ１０、 ＪｃＤｏｆ１３、 ＪｃＤｏｆ２０、 ＪｃＤｏｆ２１)ꎬ并
通过 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对这 ５ 个基因在干旱、盐胁迫条件

下在根中的表达模式进行验证(图 ７)ꎮ 结果表明ꎬ通过

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术获得的 Ｄｏｆ 基因的表达情况或者胁迫条

件下的变化趋势与表达谱数据相一致ꎮ 这些结果进一

步说明通过转录组测序所获得的小桐子 Ｄｏｆ 基因在不

同条件下的表达模式是可靠实用的ꎮ

３　 讨 论

Ｄｏｆ 转录因子家族基因在植物的生长、发育和非

生物胁迫响应中起重要的调控作用[９￣１６]ꎮ 目前ꎬ关于

Ｄｏｆ 基因克隆及功能的研究主要集中在模式植物中ꎬ
如拟南芥、番茄等[１３￣１６]ꎬ然而ꎬ在非模式植物如小桐子

中罕见报道ꎮ 本研究基于转录组测序数据ꎬ首次对小

桐子 Ｄｏｆ 基因的组织特异性和非生物胁迫条件下的

表达模式进行了全面详细的分析ꎬ总共 ２４ 个小桐子

Ｄｏｆ 蛋白被鉴定ꎮ 与拟南芥(３６ 个 Ｄｏｆ 蛋白)和水稻

(３０ 个 Ｄｏｆ 蛋白)相比[１２]ꎬ小桐子包含更少的 Ｄｏｆ 蛋
白ꎬ一个可能的解释是小桐子 Ｄｏｆ 家族基因没有经历

大规模的全基因组倍增事件[２５]ꎬ然而大规模倍增事

件导致拟南芥和水稻 Ｄｏｆ 家族基因的扩大[１２ꎬ２６]ꎮ
大量的研究结果表明ꎬ系统发育树能够为不同

植物同源基因功能的预测提供一些有价值的信息和

依据ꎬ如拟南芥、小桐子和水稻 ＥＲＦ 或 ＷＲＫＹ 基因
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基于转录组数据ꎬｌｇ２ 基值(ＴＰＭꎬ胁迫处理信号值 / 对照信号值)被用来绘制热点图ꎮ
图 ６　 小桐子 Ｄｏｆ 基因在干旱和盐胁迫条件下在根中的表达模式分析

Ｆｉｇ.６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｙｓｉｃ ｎｕｔ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔｓ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓｅｓ

图 ７　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析

Ｆｉｇ.７　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｄｏｆ ｇｅｎｅｓ

家族系统发育树分析结果表明ꎬ位于相同亚组的同

源基因在保守基序、表达模式和功能等方面是相对

保守的[１９ꎬ２７]ꎻ小桐子 ＪｃＥＲＦ０３４ (ＪｃＤＲＥＢ)和它在拟

南芥中的同源基因 ＲＡＰ２.４ (ＡＴ１Ｇ７８０８０)属于 Ａ６
亚组[１３]ꎬＪｃＥＲＦ０３４ 和 ＲＡＰ２.４ 都受干旱胁迫诱导表

达ꎬ并且在拟南芥中过表达 ＪｃＥＲＦ０３４ 或者 ＲＡＰ２.４

均增加了转基因植物对非生物胁迫的抗性[２８￣２９]ꎮ
因此ꎬ我们构建了小桐子、拟南芥和水稻 Ｄｏｆ 蛋白的

系统发育树ꎬ该结果不仅可以表明拟南芥、小桐子和

水稻 Ｄｏｆ 家族蛋白之间的演化关系ꎬ而且基于已经

鉴定的拟南芥 Ｄｏｆ 基因的功能ꎬ还可以为小桐子中

同源 Ｄｏｆ 基因功能的预测提供依据ꎮ ＡｔＤＯＦ５. ４ /
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ＯＢＰ４(ＡＴ５Ｇ６０８５０)和小桐子 ＪｃＤｏｆ１１ 位于 Ａ 组的

同一个分支ꎬＡｔＤＯＦ５.４ / ＯＢＰ４ 负调控拟南芥细胞周

期进程和细胞生长[１０]ꎬ这些结果表明ꎬＪｃＤｏｆ１１ 基因

也许参与小桐子细胞周期进程和细胞生长的调控ꎮ
ＡＴＤＯＦ５.８(ＡＴ５Ｇ６６９４０)、ＪｃＤｏｆ８ 和 ＪｃＤｏｆ１７ 都属于

Ｄ２ 组 的 成 员 且 位 于 系 统 发 育 树 同 一 分 支ꎬ
ＡＴＤＯＦ５.８和 ＪｃＤｏｆ８ 均响应干旱、盐胁迫反应且过表

达 ＡＴＤＯＦ５.８ 增加了转基因拟南芥对非生物胁迫的

抗性[３０]ꎬＪｃＤｏｆ１７ 受干旱胁迫诱导表达ꎬ这些分析结

果表明ꎬＪｃＤｏｆ８ 和 ＪｃＤｏｆ１７ 也许在小桐子响应非生物

胁迫反应中起重要的调控作用ꎮ 总之ꎬ系统发育树能

够提供一些重要的信息ꎬ为小桐子 Ｄｏｆ 基因功能的研

究提供有价值的依据ꎮ 值得注意的是ꎬＥ 组在系统发

育树上形成了一个独立的分支ꎬ且该组包含 ８ 个水稻

Ｄｏｆ 蛋白和 １ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白ꎬ不包含拟南芥 Ｄｏｆ
蛋白ꎮ 该结果表明ꎬＥ 组的 Ｄｏｆ 蛋白也许是在水稻、
拟南芥、小桐子共同祖先的进化过程中ꎬ在水稻和小

桐子中保存了下来或者是在拟南芥中丢失ꎮ
近几年ꎬ越来越多的转录因子家族全基因组的

研究结果表明ꎬ蛋白序列所含有的保守基序或者功

能域在相同的组中是高度保守的ꎬ如 ＥＲＦ、ＷＲＫＹ 等

转录因子家族[１９ꎬ２８]ꎮ 然而这些保守基序和系统发

育树一样ꎬ也能够为研究未知基因的功能提供一些

有价值的信息[３１]ꎮ 在本研究中ꎬ大多数在同一组中

的小桐子 Ｄｏｆ 蛋白拥有相似的保守基序ꎮ 这些结果

表明ꎬ包含相似保守域的这些 Ｄｏｆ 蛋白也许在小桐

子生长发育中拥有相似的功能ꎬ值得我们进一步研

究和开发利用ꎮ
通常ꎬ基因的表达模式往往可以为该基因功能的

预测提供一些重要的信息ꎮ 基于小桐子表达谱数据ꎬ
我们分析了小桐子 Ｄｏｆ 基因在根、茎皮层、叶和种子

不同发育时期的表达模式ꎮ ＪｃＤｏｆ４ 在根中表达量最

高ꎬ其表达模式和它在拟南芥中的同源基因 ＣＤＦ４
(ＡＴ２Ｇ３４１４０)的表达模式是相似的ꎬ异位表达 ＣＤＦ４
导致根小柱细胞 (Ｃｏｌｕｍｅｌｌａ ｃｅｌｌｓ) 提前分化[３２]ꎬ因
此ꎬ我们推测 ＪｃＤｏｆ４ 可能参与小桐子根生长与发育的

调控ꎮ ＪｃＤｏｆ１３ 在小桐子种子发育后期表达最高ꎬ并
且它的同源基因 ＡＴ３Ｇ４７５００ 在种子成熟期上调表

达[１２]ꎬ因此我们推测 ＪｃＤｏｆ１３ 在小桐子种子成熟期可

能起重要的调控作用ꎮ ＪｃＤｏｆ７ 在茎皮层有高的表达ꎬ
它的同源基因 ＡＴ１Ｇ２８３１０ 目前还没有相关的研究报

道ꎬ说明 ＪｃＤｏｆ７ 或者 ＡＴ１Ｇ２８３１０ 也许在植物茎发育

与形成中起重要的作用ꎬ具体功能还需要进一步验

证ꎮ ＪｃＤｏｆ１４ 在种子不同发育时期的表达量随着种子

的成熟逐渐增加ꎬ且该基因在根、茎皮层和叶中几乎

检测不到表达ꎬ该结果表明 ＪｃＤｏｆ１４ 基因参与种子不

同发育阶段的调控ꎮ ＪｃＤｏｆ１４ 在拟南芥中的同源基因

ＳＣＡＰ１(ＡＴ５Ｇ６５５９０)通过调控气孔成熟相关基因的表

达ꎬ正调控保卫细胞 (Ｇｕａｒｄ ｃｅｌｌ) 的分化[３３]ꎮ 前人

研究结果表明ꎬＤｏｆ 基因在植物响应非生物胁迫反应

中起重要的调控作用[１３￣１５]ꎮ 如在拟南芥中过表达番

茄 ＳｌＣＤＦ１ 基因增加了转基因植物对盐和干旱胁迫的

抗性[１４]ꎻ基于转录组数据分析结果表明ꎬ大多数大白

菜和辣椒 Ｄｏｆ 基因被盐和干旱诱导表达[８ꎬ１７]ꎮ 本研

究中ꎬ１２ 个小桐子 Ｄｏｆ 基因响应盐胁迫反应ꎬ１０ 个小

桐子 Ｄｏｆ 基因响应干旱胁迫反应ꎮ 总之ꎬ表达谱分析

结果表明ꎬ小桐子 Ｄｏｆ 家族大部分基因在小桐子响应

非生物胁迫反应中也许起重要的调控作用ꎬ它们的功

能还需要进一步通过试验验证ꎮ 概括起来ꎬ尽管 Ｄｏｆ
转录因子全基因组和表达模式分析不能提供小桐子

Ｄｏｆ 基因真正的功能ꎬ但是小桐子 Ｄｏｆ 基因表达模式、
系统发育树和保守基序分析可以为这些基因在植物

生长发育和非生物胁迫响应中的研究提供有价值的

理论基础和依据ꎮ
本研究中ꎬ总共 ２４ 个小桐子 Ｄｏｆ 蛋白被鉴定ꎮ

该研究首次全面详细地分析了小桐子 Ｄｏｆ 转录因子

家族基因在正常生长条件和非生物胁迫条件下的表

达模式ꎮ 小桐子ꎬ水稻和拟南芥 Ｄｏｆ 基因系统发育

树和不同条件下的表达模式分析结果为进一步研究

Ｄｏｆ 基因在小桐子生长发育和非生物胁迫响应中潜

在的功能提供有价值的信息ꎬ进而促进 Ｄｏｆ 基因在

小桐子抗逆分子育种中的应用ꎮ
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